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公司宗旨

经营范围公司规模

公司资质
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30% 硕士以上学历

50% 5年以上项目经验
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高新技术企业
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科研计算模拟解决方案

智能信息化业务

临床电子化业务

为国内医药、化工、

材料等高科技领域客户

提供高附加价值的

优质服务

源资信息科技（上海）有限公司成立于2008年5月，目前公司主要经营和

研发生命科学与材料科学类学术专业软件、信息化管理系统和质量管理系

统，同时提供从药物发现到药物开发的完整解决方案。
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IPA软件基本信息
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I PA 登 录

● 安装完成后，桌面会出现图标：

● 双击图标，软件进入加载界面，加载界面之后为登录界面。

● 在登录界面中输入申请IPA账号使用的Email及密码即可进入软件



L i c e n s e 类 型

IPA with Advanced Analytics LCL

Advanced Analytics: Causal Network Analysis, BioProfiler, IsoProfiler, Relationship Export, 

and Phosphoproteomics Analysis

交大IPA预约：登陆时间规定工作日上午8点到下午5点（寒暑假登陆时间为上午9点半到下午4点）

地点：医学院图书馆一楼电子阅览室IPA专用电脑系统，IPA操作系统绑定在指定电脑上，使用者建议提前2到3周

预约使用，每人每次使用时间不得超过4小时。

注意：

• 对于轮流申请使用的账号，请协调好不同用户登入登出的时间。自己的数据可以导出保存

（.qipa文件）或删除以便下一位用户使用IPA。

• 数据上传以后超过180天，凯杰将从IPA永久删除这些老数据，注意导出保存重要数据。

• 如果要更换锁定的电脑，请联系技术支持工程师。注意不要频繁更换。



Windows Operating Systems:
•Windows 10

•Windows 8

•Windows 7

•Windows XP SP2 or later*

Windows Internet Browsers:
•Microsoft Edge 87 or later

•Firefox 5 or later

•Chrome 10 or later

•Safari 5.05 or later

Java Runtime Environment (JRE).
Not needed if using the installed version of the QIAGEN IPA client **:

•JRE 1.8.0_xx or higher

Minimum Hardware Requirements:
•CoreTM i5 processor or equivalent running at 2 GHz or higher with 64 bit OS and Java

•Minimum at least 3 GB RAM free for Java
•Minimum Screen resolution of 1280×800

Mac用户见：https://digitalinsights.qiagen.com/products-overview/discovery-insights-

portfolio/analysis-and-visualization/qiagen-ipa/

系 统 要 求

https://digitalinsights.qiagen.com/products-overview/discovery-insights-portfolio/analysis-and-visualization/qiagen-ipa/


调 高 I PA 的 系 统 内 存



有 用 的 官 网 在 线 资 源 （ 英 文 ）

IPA指南: https://qiagen.secure.force.com/KnowledgeBase/KnowledgeIPAPage

视频教程、讲座等：https://tv.qiagenbioinformatics.com/search/perform?search=ipa

https://qiagen.secure.force.com/KnowledgeBase/KnowledgeIPAPage
https://tv.qiagenbioinformatics.com/search/perform?search=ipa
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I n g e n u i t y  K n o w l e d g e  B a s e

高质量，严

把关的系统
生物学数据

库



I PA ： 立 体 整 合 多 组 学 系 统 的 强 力 工 具
IPA 整合的第
三方数据库



• Cancer Scoring

• Hereditary Disease Scoring

• Causal Network Analysis

• Pathway Activity Analysis

• Regulator Effects

文献，生
物学知识

QIAGEN 
Knowledg
e Base

深入各层
原理分析

整合 分析组织

I PA ： 知 其 然 知 其 所 以 然



查 看 f i n d i n g s 统 计 数 值



公共软件 IPA

数据来源
表达谱芯片、人工上传、同源比较、自动提取
文献摘要

高质量论文人工全文阅读取证
权威数据库
具备临床信息

数据组成

GO：基因注释
KEGG：信号通路
SRING：相互作用
Transfac：转录因子
mirBase：miRNA信息
Nexbio：疾病信息

亚细胞定位，生理过程，分子功能
生物通路，转录调控
药物靶标，生物标志物
疾病表型，遗传突变

易用性
单一的结果
无详细的参考文献信息
每种数据库都要从头学习

各类分析在同一界面完成
所有结果包含参考文献资料
界面简洁，易学易用

准确性

数据来源、更新速度、数据提取算法均各不相
同，无法保证一致性
大多数工具不支持个性化需求
大部分数据来源于表达谱芯片，志愿上传，无
验证结果

每周更新文献资料，每季度更新软件分析模块
支持个性化分析需求，构建非经典调控途径
多轮专家质控搜索结果
参考数据库、杂志、数据均为高影响力资源

I PA 具 有 独 一 无 二 的 数 据 库 和 人 性 化 的 操 作 界 面



I PA 的 可 量 化 效 益



生物学问题

定制路径

➢ 模拟下游效应
➢ 理解基因表达变化

的原因
➢ 解释预测的调控子

如何导致预测的功
能效应

➢ 鉴定可能的新调控
子网络等

搜索

BioProfiler

实验数据

对比分析

I PA ： 打 开 方 式



菜单栏
File可以开始所有的工作

Help帮助文件，对每一个功能和模块都有详细的解答

软 件 打 开 界 面——菜 单 栏



Create New：
操作的快捷键，能够开始多种操作命令和数据分析

软 件 打 开 界 面——C r e a t e  N e w



Project Manager：
所有上传的数据、分析的结果
收集整理的分子列表、通路
与其他科学家共享的结果

软 件 打 开 界 面——P r o j e c t  M a n a g e r



Quick Start：
IPA操作指导

新任务快捷入口

软 件 打 开 界 面——Q u i c k  S t a r t



搜索框：
基因与化合物
疾病和功能

通路和毒理列表
三个搜索框，不能互混

软 件 打 开 界 面——搜 索 框



• EPOR是什么，其分子类型，表达位置，分子功能，参与通路等基本

信息有哪些？与它相互作用的分子有哪些？上游有哪些对它进行调控

的分子？在它的上游有什么可以对它进行激活的激活因子？

基因搜索

• 靶标基因HDAC

• 药物TamiFlu作用信息

• TamiFlu与靶标基因HDAC是否有作用关系

靶标基因与已知药物关系

• 研究发现了与两千多个与肺癌相关的基因，其中哪些基因与肺癌生长

和发展有关？

疾病与功能基因搜索

（BioProfiler）

I PA 搜 索 功 能——全 方 位 的 信 息 梳 理



I PA 搜 索 功 能——举 例 E P O R 基 因

EPOR是什么，其分子类型，表达位置，分子功能，参与通路等基本信息有哪些？

与它相互作用的分子有哪些？上游有哪些对它进行调控的分子？在它的上游有什

么可以对它进行激活的激活因子？



I PA 搜 索 功 能——举 例 E P O R 基 因



E P O R 总 结 性 信 息



E P O R 其 他 信 息



与 E P O R 相 关 的 信 息 总 结 （ F i n d i n g s ）



E P O R 参 与 的 经 典 通 路



点击欲构建网络的分子前的方框
（可多选），再点击Add to my 
pathway按钮，在下拉菜单中点击
New my pathway新建查询网络

Build：互作网络生长工具
Overlay: 功能、通路、药物等关联
Path Designer：个性化绘图工具

E P O R 相 互 作 用 的 分 子



通过Build构建分
子互作网络：
采用Grow即可寻找与
EPOR直接间接相互作
用的10个分子，也可
以设定过滤参数，得
到最合适的分子网络。
过滤参数包括：查询
数量限制；数据库；
互作置信度；物种；
器官组织；突变；互
作类型；互作实验时
限；互作分子类型等

Build：互作网络构建
Grow： 查找潜在互作分子
Path Explorer：查找两个分

子数据集间可能存在的
互作路径

Connect：寻找当前分子数据
集中分子互作

Trim：设定阈值删除互作
Keep：设定阈值保留互作
Add Mol/Rel:添加个人新发现

互作信息

E P O R 相 互 作 用 的 分 子



鼠标悬停在分子节点
上，会自动出现该分
子信息的窗口。如果
双击这个这个节点还
会出现详细的分子介
绍。

如果双击分子与分子之
间的连接线，则能看到
分子间相互作用的总结，
点击上方链接既可以打
开IPA内部的findings

上 游 调 控 E P O R 的 分 子



TamiFlu与靶标基

因HDAC是否有

作用关系？

靶 标 基 因 与 已 知 药 物 关 系——举 例 H D A C 基 因

搜索HDAC与TamiFlu，
并且将他们放入同
一个My Pathway中。



右键单击HDAC，点击Show 
Members/Membership显示
所有家族分子

左键单击
oseltamivir，选择
Build——Grow工具，
关联性选择
Downstream of 
selected 
molecules

靶 标 基 因 H D A C 与 已 知 药 物 Ta m i F l u 的 关 系



靶 标 基 因 H D A C 与 已 知 药 物 Ta m i F l u 的 关 系



全选所有需要聚类分子

靶 标 基 因 H D A C 与 已 知 药 物 Ta m i F l u 的 关 系



点击预测上调或者下调的油
漆图标，再点击指定为上调
的节点，最后点击Start 
Prediction进行预测

可以看到上调
TamiFlu后会对
stimulation of 
tumor有抑制作用。

靶 标 基 因 H D A C 与 已 知 药 物 Ta m i F l u 的 关 系
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根据network中关键分子的表达变化，
预测网络中其他分子的抑制或激活。

选定某个分子，设定其为激活
或者抑制状态，于此同时预测
该分子上下游分子的激活或者
抑制状态。

O ve r l a y——M A P （ M o l e c u l e  A c t i v i t y  P r e d i c t o r ）



O ve r l a y——M A P （ M o l e c u l e  A c t i v i t y  P r e d i c t o r ）
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My Pathway是什么? 

● 创建个性化通路

● 界面友好，易操作

● 功能强大，灵活

● 不受固有的经典通路限制



创 建 M y P a t h w a y



Build：互作网络构建
Grow： 查找潜在互作分子
Path Explorer：查找两个分

子数据集间可能存在的
互作路径

Connect：寻找当前分子数据
集中分子互作

Trim：设定阈值删除互作
Keep：设定阈值保留互作
Add Mol/Rel:添加个人新发现

互作信息

Analyses, Dataset &Lists：帮助您显示My Pathway中哪些分子
在某个特定的network中出现

MAP：根据network中关键分子的表达变化，预测网络中其他分子
的抑制或激活。

Drug：显示My Pathway 与FDA 批准的I，II，III期临床药物相
互作用的分子。

Disease & Function：显示网络或通路中参与的疾病。
My list：添加自己整理的分子列表
Canonical Pathway：显示My pathway中所参与的Canonical 

Pathway
My Pathway：添加之前做好的通路图
Ingenuity Tox List：添加毒理学列表
Biomarkers：显示My pathway 中所具有的biomarker
Highlight：高亮满足某个特定条件的分子。

Path Designer 中的多种工
具，可以美化之前的通路。

M y P a t h w a y 功 能



Build——Grow——Molecular

选择My Pathway 中一个
或多个感兴趣的分子，通
过Grow 工具找出与此分
子相互作用的其他分子。
可以设定相互作用分子数，
分子来源，相互作用关系
类型等参数来达到最优的
结果。



Build——Grow——Disease & Functions

Grow 中的Disease & 
Functions 功能可以构建所
选分子与疾病间的关系。选
中一个或多个分子，左侧高
亮显示了该分子所参与的疾
病。如果想知道选中的多个
分子共同参与的疾病，可以
将“Any”改成“All”。选
中疾病，当点击“Apply”
后，疾病就会关联到所选择
的分子上。
也可以通过“Filter”工具
来聚焦想关注的疾病或分子。



Build——Connect

可以选择My Pathway 中两个
或多个感兴趣的分子，通过
connect工具找出这些分子间
的相互关系。可以设定直接
与间接作用关系，分子来源，
相互作用关系类型等参数来
达到最优的结果。



Build——Path Explorer 两个/组分子间作用的最短路径。



Build——Add Molecular/Relationship

选定分子类型，在右侧空白
处双击，即出现该分子图标。

如果不知道分子的类型，可
以直接点other

双击分子图标，即可弹出分子注释
对话框，搜索想要插入的分子名，
找到需要的分子，点击select，分
子及类型会自动编辑好。



Overlay——Analyses, Dataset & Lists

显示My Pathway中哪些分子在某个特定的network中出现，并且以
不同的颜色标记这些分子表达的变化以及表达量。

• 选择一组或多组观察值的分析结果。
• 在分析结果中的出现的分子会高亮显示
• 显示表达值，表达量与bar图表示。红色为上调，绿

色为下调。



Overlay—— Disease & Function

选中某个疾病过程，右侧显示
网络中参与的分子。

显示网络或通路中参与的疾病。

双击显示疾病信息

双击作用关系，显示相关文献



Overlay——My Pathway、My list & Toxlist

加入自定义通路、列表或毒性列表。确定分子
之间是否有重叠，或者通路是否参与了任何分
子毒理过程



Overlay——Canonical Pathways

显示My pathway中所参与的
Canonical Pathway.

Highlight: 只高亮参与某个canonical 
pathway 中的分子。
Label: 显示该canonical pathway 标签

OFF: 鼠标在不同canonical pathway间移动
时，右侧不显示参与的分子
On: 与OFF 功能相反。



Overlay——Biomarker

显示My pathway 中所有已
知的疾病的biomarker.



Overlay——Highlight 高亮满足某个特定条件的分子



Overlay——Drug 显示My Pathway 与FDA 批准的I，II，
III期临床药物相互作用的分子



My Pathway的保存和输出

点击左上角保存按
钮，选择Project 
folder,点击保存

My Pathway 的结果可以以图片格式，文件格
式输出，也可以通过邮件发送给同事，或者
打印输出。



Path Designer

Path Designer 中也有Build 和Overlap 
功能。除了此时的Overlap 中没有MAP 
功能外，其余的功能都与之前提到的一
样。所以你可以直接在Path Designer中
分析分子间的关系，也可以先在之前的
My Pathway中构建好，点击保存后，再
进入Path Designer 中图片的进行美化。

描绘个性化彩图Pathway 、可用于发表



普通的分子网络图表

Mirzaei M , Pushpitha K , Deng L , et al. Upregulation of Proteolytic Pathways and Altered Protein 

Biosynthesis Underlie Retinal Pathology in a Mouse Model of Alzheimer’s Disease[J]. Molecular 

Neurobiology, 2019.



Butcher M J , Filipowicz A R , Waseem T C , et al. Atherosclerosis-Driven 

Treg Plasticity Results in Formation of a Dysfunctional Subset of Plastic 

IFNγ + Th1/Tregs[J]. Circulation Research, 2016, 

119(11):CIRCRESAHA.116.309764.

Lyu, M.; Yan, C.L.; Liu, H.X.; Wang, T.Y.; Shi, X.H.; Liu, J.P.; Orgah, J.; Fan, G.W.; Han, 

J.H.; Wang, X.Y., et al. Network pharmacology exploration reveals endothelial inflammation as 

a common mechanism for stroke and coronary artery disease treatment of danhong injection. 

Scientific reports 2017, 7, 15427.

优秀的分子网络图



实验数据中的表达值

重点突出目标分子

精确的亚细胞定位

经典通路

图例：按分子类型区分

清晰分子调控关系
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将 数 据 上 传 到 I PA 中



•一组分子以及它们所对应的某个实验条件下的表达量定义为一个观察组；

•一组分子以及它们对应的不同实验条件下（比如时间系列，剂量响应实

验）的表达量，构成了多个观察组；

Observation

•分配给某个基因，蛋白或者化学物的特定的注释。IPA会从数据文件中的

Identifier column 一栏找到每个identifier,然后将其匹配到Ingenuity 

Knowledge Base中具体的分子信息

Identifier

•代表某个分子活性程度或者重要性程度的数字。IPA 可以识别不同类型

的表达量

•选择的表达量要符合IPA数据值范围

Expression 
Value

数 据 上 传——基 本 名 词 概 念 IPA 支持的
数据类型



均为Identifier，在上
传到IPA中时，仅选择一
列即可。

均为观察值的实验重复，
需求出重复值的平均值，
将平均值上传到IPA。

Observation 1 Observation 2

在IPA中选择时，仅选择
平均值这一列

上 传 数 据 样 例



将 数 据 上 传 到 I PA 中



开 始 C o r e  a n a l ys i s



确认参考数据和分析
的分子背景一致

设置构建互作网络或上游调控因
子是否考虑间接作用。互作网络
寻找的最为相关的，或有分子结
合作用相关的关系。点击按钮应用过滤阈值，并

查看用于分析的分子数量

设置数据过滤阈值

数据量在100-2000之间为佳，范围
外的数据也能进行分析

设 置 C o r e  A n a l ys i s 参 数



是否进行互作网络分析

是否进行Causal Network
分析（AA模块）

是否将内源化合物加入
互作网络分析中

设置互作网络的规模和
结果的数量

设 置 C o r e  A n a l ys i s 参 数



多种过滤条件，
包括物种，节点
类型等，更改过
滤参数可以选择
研究相关的背景
数据库

将个人建立的My 
Pathways和My List的
内容也一同纳入分析中

设 置 C o r e  A n a l ys i s 参 数



获 得 C o r e  A n a l ys i s 分 析 结 果



IPA的Canonical 

Pathways 是由科学家
们人工摘取并构建的代
谢和细胞信号通路数据
库。
Canonical Pathways中
的信息来自于特定的杂
志文章、综述、教科书
和一些其它权威数据库。

C a n o n i c a l  P a t hw a y



1、柱状图的高度显示该
通路显著性-Log p-value，
越高的柱子表明显著性越
高。

2、橙色和蓝色的柱子
指明预测激活或预测
为抑制的通路。灰色
柱子表明基于当前实
验数据，无法判断该
通路是否激活或抑制。
白色柱子指代的通路
暂时无法进行活性预
测。

3、橙色细线连接的点代表了Ratio值，
该值计算方法如下：

此通路中来自提交的基因数
此通路总基因数

C a n o n i c a l  P a t hw a y



点击Customize Chart按钮将
弹出定制对话框。您通过该对
话框可以去除柱状图中不想显
示的通路，也可以使用P-Value 
Cutoff设置通路可信度最低阈
值（默认值是-Log P=1）来去
掉不想显示的低相关性结果。

单击Stacked Bar Chart按钮
显示各个通路中上调(红色), 
下调(绿色)和未发生差异表达
的分子(灰色)的数量。

C a n o n i c a l  P a t hw a y



当我们单击某
个感兴趣的通
路的柱子时，
下方会显示该
通路与我们的
数据集相关的
分子信息。点
击基因名称可
以打开其详细
注释网页界面。

可以选择查看Canonical Pathway的描
述，或打开通路图进行查看或编辑

查 看 感 兴 趣 的 C a n o n i c a l  P a t hw a y



• 紫色线条：其中与实验数据
集相关的分子

• 红色或绿色填充：这些分子
在实验中的上下调信息

• 双层边框：蛋白复合物或者
蛋白家族，并且其中有成员
为数据集中分子

右键单击感兴趣的复合物或
家族，选择“show members”
可以查看详细的分子信息

通 路 图 查 看 与 编 辑



热图大小排序依据 热图颜色依据 改为柱状图视图

点击一个方块可以深入查
看该功能细节

D o w n s t r e a m  E f f e c t 分 析



功能分组及统计结果

查看相关文献

这列为上传数据
中的基因表达值

关系预测依据

与 疾 病 和 功 能 相 关 的 基 因 及 文 献



点击Customize Chart可
以选择感兴趣的功能，改
变阈值，改变视图类型等

此处以柱状图显示高层级的功能分类结果。点击感
兴趣的高层级功能后会在下方窗口显示其包好的低
层级功能分类信息

点击该按钮切换到热
图界面

每一种低层级功能分
类的p-value

选择感兴趣的分类功能并点击add to 
my pahtway或add to my list可以将
它们添加到My Pathway模块中进行进
一步的网络构建

获 得 感 兴 趣 的 功 能 列 表



将 疾 病 和 功 能 以 通 路 图 显 示



关注趋势相反的功能/疾病:

•抑制

•激活

查看和两者均有关的分子

方 便 查 看 分 子 与 疾 病 和 功 能 的 关 系



● Upstream regulator analysis 是基于 Ingenuity® Knowledge Base中记录的

transcript ional regulators (TR)及其 target genes间先验的互作关系进行分析的工具。

● 该分析工具告知在您的数据集中有多少已知的靶基因及其转录调控子，并通过和文献比对转

录调控子及其靶基因可能的作用关系来预测本实验中它们的作用方向（如实验样本相对于对

照组的表达量变化

● IPA对转录调控子的定义非常宽泛–任何能够影响其他分子表达量变化的均可成为转录调控子，

如转录因子、microRNA、激酶、化合物或药物等。

U p s t r e a m  A n a l ys i s 简 介



点击基因名称会打
开该基因背景页面。
可以查看该转录因
子的所有文献背景
信息

点击以筛选
分子类型

选择特定的转录因子及其靶
基因，并以相互作用网络的
形式显示

点击显示数据集中所有和
对应TR相关的基因信息

鼠标置于Prediction 列上
方可以查看预测该TR会激活
或抑制对应基因判断依据

转录调节因子参考文献

U p s t r e a m  R e g u l a t o r s  结 果 查 看



机 制 网 络 预 测 的 原 理



C a u s a l  N e tw o r k  A n a l ys i s ？

• Causal Network Analysis（因果网络分析）可识别控制您数据集中基因表达的上游分子，

可视化您正在评估的疾病和功能，了解主调节因子对该疾病或功能的影响，并深入了解

支持这些关系的证据。此外，还可以通过干预分子或功能，将假设与评估的标准联系起

来，提高预测能力。



建 立 一 个 C a u s a l  N e tw o r k  A n a l ys i s （ 即 C o r e  A n a l ys i s 中 ）







6
MicroRNA Target Filter

PART



IPA 中 的 microRNA Target Filter 通 过 target 的 一 组

mRNAS来探索数据集中microRNA的生物学特性。

使用该功能需要构建一个表格，该表格将数据集中

的microRNA与实验观察和预测的mRNA target相关

联，且用户可使用实验结果和Ingenuity知识库提供

的信息对target进行优先排序。

注意：MicroRNA Target Filter的数据集必须至少包含

一个microRNA。

M i c r o R N A Ta r g e t  F i l t e r 功 能



丰 富 的 筛 选 功 能

寻找潜在的生物学效应、导出筛选结果并保存过滤内容

Add to my pathway→用做图Build和overlay绘制个性化的通路图

Create Data→保存搜索结果后进行core analysis

Add to my List→保存为列表，也可以进行core analysis



7
IsoProfiler

PART



IsoProfiler可对RNA-seq数据集中的转录本和异构体进行筛选，找到关键异构体。

IsoProfiler主要有以下三方面用途：

1. 从人类或小鼠数据集中发现具有特殊表达模式的异构体基因：

• 同时具有上调和下调亚型的基因

• 异构体转换——当一个基因最高丰度（例如，最高FPKM或RPKM）的异构体在

数据集的实验组和对照组之间不同时

• 转录本仅在某些组织中表达的人类基因（基于人类GTEx数据）

2. 关注数据集中异构体的重要属性，例如：

• Fold change、p值和丰度（强度）截止值（cutoff）

• 与已知疾病或功能相关的亚型

• 蛋白质编码亚型

• APPRIS注释的主要亚型

3. 在一个（或多个）数据集中可视化异构体级别的表达

I s o P r o f i l e r 功 能



1. 上传异构体（即转录或剪接变体）RNA-seq数据集。

2. 数据必须来自人类或小鼠，并使用RefSeq、Ensembl或UCSC进行比对。

不能使用基因名称或基因级ID来比对，必须使用转录本ID。例如，对

于人类CDC16基因，比对的转录本ID包括NM_001078645（RefSeq）、

ENST0000360383（Ensembl）或uc001vuk（UCSC）。

3. 数据集必须只有一个来源，即只有Ensembl或只有RefSeq，不能混用。

因为每个来源可能对每个基因的转录本有不同的“模型”，因此不能混用。

4. 不建议使用UCSC ID，因为蛋白质编码过滤器不适用于UCSD ID。

5. 可以直接上传CuffDiff Isoform .diff数据文件（以及随附的跟踪文件）。

新 建 I s o P r o f i l e r



I s o P r o f i l e r 界 面



I s o P r o f i l e r 界 面
Expression Patterns（表达模式）
列中的虚线表示数据集中不存在
基因的已知转录本。



• 点击蓝色超链接AIFM1基因，即可显示Isoform视图中有重叠的数据集。

• IsoProfiler中的转录本顺序与Isoform视图中的顺序相同。如果亚型为非蛋白质编码，则排序顺序为

从最长到最短的蛋白质编码区，然后是从最长到最短的核苷酸长度。

I s o P r o f i l e r 界 面
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IPA文献

PART



文 献 一

期刊：Cell

影响因子： 41.58

关键词：metastasis tumor, 

microenvironment, pre-metastatic 

niche, cancer immunology, immune 

suppression, stem cell niche, 

immunotherapy...

目的：探索癌症转移过程中的关键生态

位调节信号特征

实验对象：基因工程髓样细胞（GEMys）

IPA分析：Ingenuity pathway analysis

(IPA) indicated a significant enrichment in 

multiple pathways of myeloid cell-

mediated immune suppression



文 献 一

从IPA中找出的转移前

和未转移肺之间差异表

达基因的通路。
通过IPA找出的IL12-GEMy治疗小

鼠中显著上调和下调的通路。



文 献 二

期刊：Cell

影响因子：41.58

关键词：proteomics, 

metabolomics, COVID-19, 

serum, severity

研究对象：COVID-19患者血清46份，正常对

照53份

IPA分析： Ingenuity pathway analysis 

(Kramer et al., 2014) of the regulated proteins 

identifies most significantly relevant 

pathways with p value of determined based 

on right-tailed Fisher’s Exact Test with the 

overall activation or inhibition states of 

enriched pathways were predicted by z-score.



文 献 二

研究者基于18名非重症患者和13

名重症患者的蛋白质组学和代谢

组学数据建立了一个随机森林机

器学习模型，从而对29个重要变

量进行了排序，包括22个蛋白质

和7个代谢物。

如图为优先的蛋白质网络。红色

和绿色节点分别表示上调和下调

的分子。白色节点表示数据集中

未检测到的分子。



文 献 二

COVID-2019 93种差异表达蛋

白的通路分析

IPA预测的最显著相关通路的

激活或抑制状态。



文 献 三

期刊：Cancer Cell

影响因子： 31.74

关键词：tumor microenvironment, cancer-

associated fibroblast lineages, pancreatic 

cancer, CyTOF, tumor-restrictive fibroblast...

目的：完善成纤维细胞异种细胞关系的功能注释

和表征

研究对象：18个小鼠组织和5个自发性肿瘤模型

IPA分析： Ingenuity Pathway Analysis (IPA) 

highlighted several differentially engaged 

upstream regulators and pathways. IPA 

revealed engagement of pathways and upstream 

regulators with established roles in productive 

anti-tumor immune responses.



文 献 三

对分离的PDA（胰腺导管腺癌）CAF基

因表达进行IPA分析，得到通路激活评

分。如图为正富集（CD105pos中的富

集，黄色）和负富集（CD105neg中的

富集，紫色）的图。



文 献 三



文 献 四

期刊：Cancer Cell

影响因子： 31.74

关键词：rectal cancer, neoadjuvant 

therapy, cancer-associated fibroblasts, 

IL-1 signalling, senescence, IL1RN SNP

目的：探索炎症成纤维细胞介导直肠

癌对新辅助治疗的耐药性

IPA分析：Analyses of each cluster 

signature upstream regulators and 

generation of mechanistic network

maps were performed using 

ingenuity pathway analysis software



文 献 四

炎症性CAF Cluster C3的机制网络图，预

测上游调节因子及其差异表达基因的变化

(Log2FoldChange ≥ 1，adjusted p-value 

threshold为0.05)。TNF、IL-1β、IL-1α、

IL-1和NFĸB激活z-score分别为：6.178、

6.047、4.617、4.575和4.506。 p-value 

<0.0001。



文 献 四

直肠癌原位肿瘤类器官小鼠模型中的CAF

分子异质性

Cluster 0_IL-1β、 Cluster 1_TGFβ、 Cluster 

2_IFNɣ和Cluster 3_DNMT/EPO/FST中CAF

上游调节因子及其相关差异上调基因的机

制网络图，以及Cluster 4_Rictor CAF上游

调节因子及其相关的显著下调基因。单细

胞测序数据代表了从APTKA原位肿瘤

（n=4只小鼠）中分离的624个CAF，通过

IPA软件进行分析。激活z-score>2，p-

value of overlap<0.0001。



文 献 四

IPA表明NF-B和p38激活是负责炎症基因表达谱的主要信号通路

如图为APTKA条件培养基处理的成纤维细胞上游调节因子及其差异表达基因的机制网络图

（Log2FoldChange≥ 1，adjusted p-value threshold为0.05）。NF-ĸB和p38激活z-score分别

为4.64和4.23。p-value of overlap<0.05。



文 献 四

p53信号网络图

辐照后APTKA成纤维细胞及其差异表达

基因的上游调节因子（adjusted p-value 

threshold为0.05）。

IPA表明，我们在matrisome分析中发现

的许多诱导基因，包括编码各种分泌因

子（细胞外蛋白：胶原蛋白、蛋白多糖、

生长因子、ECM调节因子、ECM相关蛋

白）的基因，以及细胞周期抑制剂

Cdkn1a，均以p53依赖的方式调节。



文 献 五

期刊：PNAS

影响因子：11

关键词：gene therapy, 

hemophilia B, AAV/CRISPR, 

liver immunity

目的：探索AAV/CRISPR介导肝脏基因编辑的应用范围、潜在机制和潜在局限性

研究对象：C57BL/6背景的HB小鼠（因子IX启动子和外显子1至3敲除[F9-KO]）

IPA分析： IPA analysis was used to determine pathways or gene networks that 

may be altered across clusters based on scRNA-seq results. Via Qiagen Digital 

Insights (https://www.qiagenbioinformatics.com), we uploaded each cluster marker 

gene to IPA, and used the “core analysis” function to analyze upstream 

transcriptional regulators and gene networks. 



文 献 五

发现：炎症信号通过调节离散的

LETF（肝脏富集转录因子），以肝

细胞亚群依赖的方式，调节P2驱动

的F9表达

IPA图中显示了Alb派生的P2序列中

专门针对I类LEFT和II类LEFT的大量响

应元素的分布。



文 献 五

各种类型的免疫细胞和炎症因

子之间相互作用的特征

IPA图中显示了在H1（injected 

with PBS）、H2（dual AAVs 

without DXM treatment）和D

（dual AAVs treated with DXM）

条件下，主要免疫细胞和肝细

胞亚群之间的细胞因子通讯网

络所构成的肝脏炎症簇。



请添加杨老师，
加入交大IPA售后服务群



Shanghai Beijing Taipei Chongqing

Thanks for your attention!


